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Resumen 
La biodiversidad es esencial para la vida en la 
tierra y motiva muchos esfuerzos en la recopilación 
de datos sobre especies, que son utilizados por 
investigadores para el estudio de los seres vivos. 
Sin embargo, dados que estos datos se extraen 
desde diferentes lugares geográficos y se 
almacenan en distintos formatos, su recuperación, 
combinación e integración es aún un problema 
abierto. 
El objetivo general de este trabajo de 
investigación es desarrollar una arquitectura para 
convertir y publicar datos de biodiversidad 
utilizando tecnologías de la Web Semántica, en 
particular los principios establecidos por la 
iniciativa Linked Open Data (LOD) para  compartir 
y relacionar información. Esta línea de 
investigación se desarrolla en forma colaborativa 
entre docentes-investigadores de la Universidad 
Nacional del Comahue y de la Universidad 
Nacional de la Patagonia San Juan Bosco, en el 
marco de proyectos de investigación financiados 
por las universidades antes mencionadas. 
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Contexto 
El LINVI es el Laboratorio de 
Investigación en Informática dependiente 
de   la   Facultad   de    Ingeniería   de   la 
Universidad Nacional de la Patagonia San 
Juan Bosco. La especialidad del 
laboratorio es la investigación, desarrollo, 
servicios de vinculación y formación de 
recursos humanos en Informática, en 
particular esta línea de investigación se 
incluye dentro del proyecto Clasificación 
de Información en BigData mediante la 
utilización de Técnicas de Inteligencia 
Artificial y Análisis de Redes Sociales. 
Este trabajo también está parcialmente 
financiado por la Universidad Nacional del 
Comahue, en el marco del proyecto de 
investigación Agentes Inteligentes y Web 
Semántica, cuya duración es de cuatro 
años, y por el Consejo Nacional de 
Investigaciones Científicas y Técnicas 
(CONICET), en el contexto de dos becas 
internas doctorales de 5 anos de duración, 
finalizando en abril de 2019 y 2020. 
Por otra parte, el CESIMAR unidad 
ejecutora dependiente del CONICET 
desarrolla líneas de investigación y forma 
recursos humanos orientados a 
comprender el funcionamiento de los 
ecosistemas marinos, y brindar soporte 
científico y tecnológico para el manejo y la 
conservación de los recursos del mar. Estas 
entidades cuentan con Convenios de 
Colaboración   mutua    y   han   realizado 
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trabajos conjuntos en temáticas 
relacionadas con los sistemas de tiempo 
real, inteligencia artificial, redes y 
procesamiento de imágenes. 
1. Introducción 
Las colecciones biológicas contienen 
información heredada irreemplazable 
sobre nuestra biosfera, que es esencial para 
comprender como la biodiversidad está 
cambiando en una era de impactos 
humanos sin precedentes. Dichos análisis 
solo son prácticos si se digitalizan, integran 
y hacen disponibles en línea los datos de 
las colecciones biológicas de  todo el 
mundo. Estas tareas son un foco 
importante del campo de la informática y, 
aunque presentan muchos desafíos, 
también prometen ofrecer beneficios 
significativos para la ciencia que estudia  la 
biodiversidad y sus disciplinas asociadas. 
En los últimos años, la comunidad 
informática de la  biodiversidad ha hecho 
grandes progresos hacia el logro de este 
objetivo mediante la creación de 
vocabularios comunes compartidos, como 
Darwin Core (DwC) [1] y mecanismos de 
publicación como el Integrated Publishing 
Toolkit (IPT) [2]. Gracias a estas y otras 
iniciativas nacionales e internacionales,  
ahora existen cientos de millones de 
registros de biodiversidad de todo el 
mundo. 
Aunque se han conseguido logros 
sustanciales en llegar a un consenso sobre 
los estándares de datos, formatos de 
metadatos y mecanismos de intercambio 
por parte de las organizaciones de 
normalización como el Open Geospatial 
Consortium, Inc. (OGC1), la Organizacion 
Internacional  de  Normalización  (ISO2) y 
 
1 http://www.opengeospatial.org 
 
2 http://www.iso.org/iso/home.html 
el World Wide Web Consortium (W3C3), 
todavía hay una serie de vacíos que 
impiden la plena interoperabilidad entre 
los sistemas de información de 
biodiversidad. Los científicos son 
desafiados por el volumen y la 
heterogeneidad de los tipos de datos y 
formatos [3], y la dificultad de descubrir, 
acceder e integrar conjuntos de datos desde 
múltiples fuentes [4,5]. 
La Web Semántica [6] y  sus 
tecnologías asociadas proporcionan una 
solución natural a estos problemas al 
permitir una red de datos y conocimientos 
vinculados donde todos los objetos de 
datos son identificados de manera única y 
las relaciones entre ellos están 
explícitamente definidas [6,7]. Por 
consiguiente, cada vez son más 
reconocidas las ventajas de las  tecnologías 
asociadas a la Web Semántica y a LOD, no 
solo en la investigación  sobre la diversidad 
biológica y sus disciplinas conexas (por 
ejemplo, [8,9,10,11]), sino también en las 
ciencias de la vida [12,13,14]. 
En la actualidad uno de los portales de 
biodiversidad más utilizados por la 
comunidad científica internacional 
pertenece a la organización 
intergubernamental Global Biodiversity 
information Facility (GBIF4), cuyo 
objetivo es estructurar nodos  nacionales 
en una red accesible vía Web de manera 
libre y gratuita. GBIF nace en 2001 y 
comprende en la actualidad 53 países y 43 
organizaciones internacionales. 
El nodo Argentino de GBIF es el 
Sistema Nacional de Datos Biológicos 
(SNDB5), una iniciativa del Ministerio de 
 
3 https://www.w3.org/ 
 
4 http://www.gbif.org/ 
 
5 http://datos.sndb.mincyt.gob.ar/ 
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Ciencia, Tecnología e Innovación 
Productiva, conjuntamente con el Consejo 
Interinstitucional de Ciencia y Tecnología 
(CICyT) y enmarcada dentro del Programa 
de Grandes Instrumentos y Bases de Datos. 
Sin embargo, aunque GBIF soporta 
interoperabilidad a través  de su estándar 
para datos de biodiversidad Darwin Core, 
en la actualidad, estos datos no están 
publicados siguiendo los criterios 
establecidos por la iniciativa LOD, lo que 
representa una desventaja a la hora de 
compartir e integrar información. El 
objetivo de esta línea de investigación es 
estudiar e implementar modelos y 
arquitecturas que permitan la publicación 
de datos de biodiversidad en la Web de 
Datos. En el ámbito de este trabajo 
proponemos analizar diferentes 
tecnologías y formalismos que se 
requieren para poder ofrecer una fuente de 
datos enlazada y abierta, con información 
de biodiversidad, como así también 
enfoques para su integración y 
herramientas para consumir estos datos 
que se beneficien de su forma 
estandarizada de representación y de la 
posibilidad de enlazar nuevas fuentes de 
datos en tiempo de ejecución. En 
particular, nos centraremos en la 
preparación y conversión de los datos a 
RDF [15], la definición de las URIs y el 
interenlazado de nuestras fuentes actuales. 
Como trabajo futuro, planeamos 
desarrollar un prototipo de aplicación Web 
especıfica para visualizar estos datos y así, 
aumentar la visibilidad fomentando la 
colaboración entre grupos 
interdisciplinarios. 
El presente trabajo se estructura de la 
siguiente forma. En la sección 2 
presentamos los objetivos de  los proyectos 
de investigación en los que se enmarca este 
trabajo y describimos la línea de 
investigación, el problema que se estudia  y  
los  objetivos.  En  la  sección 3 
indicamos algunos resultados obtenidos y 
trabajos futuros. Finalmente, comentamos 
aspectos referentes a la formación de 
recursos humanos en esta temática 
2. Líneas de Investigación, 
Desarrollo e Innovación 
El proyecto de investigación 
Clasificación de Información en BigData 
mediante la utilización de Técnicas de 
Inteligencia Artificial y Análisis de Redes 
Sociales tiene como objetivo evaluar 
técnicas existentes e implementar 
desarrollos experimentales que permitan 
clasificar, ordenar, jerarquizar y analizar 
información sobre grandes volúmenes 
utilizando tecnologías semánticas. 
Por otro lado, el proyecto de 
investigación Agentes Inteligentes y Web 
Semántica tiene varios objetivos  
generales. Uno de ellos es el de  desarrollar 
conocimiento especializado en el área de 
Interoperabilidad Semántica de la 
Información. En este sentido, se estudian, 
entre otras, el desarrollo de agentes de 
información cuyo ambiente de trabajo es la 
Web, además de técnicas de representación 
de conocimiento, razonamiento 
automático y modelado ontológico. 
Estas líneas de investigación confluyen 
en el estudio de formalismos y  tecnologías 
para cubrir las necesidades emergentes de 
compartir, actualizar e integrar el 
conocimiento de sistemas 
computacionales  pre-existentes. 
Particularmente, hemos escogido 
experimentar en la publicación de datos  de 
biodiversidad para generar datos abiertos y 
enlazados con otras fuentes disponibles en 
la Web. Para ello, se utilizaran conjuntos 
de datos científicos existentes de
 investigadores 
colaboradores     del     Centro     Nacional 
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Patagónico (CENPAT-CONICET), con la 
finalidad de contar con expertos que nos 
permitan realizar y estructurar los 
mecanismos de clasificación y evaluar los 
resultados de los desarrollos 
experimentales en estos conjuntos de 
datos. 
3. Resultados Obtenidos y 
Trabajo Futuro 
Inicialmente,     se      realizó un 
relevamiento de las tecnologías 
disponibles para nuestra arquitectura, y se 
puntualizó sobre las plataformas D2RQ 
[16], Jena [17], OpenRefine [18] y 
GraphDB [19], entre otras. De este 
análisis, se determinó que las plataformas 
más convenientes para un primer  prototipo 
son OpenRefine y GraphDB. El primero 
soporta extensiones para la creación de 
triplas RDF6 a partir de una gran variedad 
de formatos de entrada, tales como CSV, 
hojas de cálculo, JSON  y el mismo 
formato RDF. Además, permite explorar y 
depurar los conjuntos de datos, aplicar 
transformaciones y definir vocabularios 
asociados a los diferentes campos, de una 
manera amigable. Por otro lado, GraphDB 
es un repositorio semántico que permite 
almacenar las tripletas generadas por 
OpenRefine y también trabajar con 
motores de inferencia y de consultas 
SPARQL [20] sobre estos datos 
estructurados. 
La Fig. 1 muestra la arquitectura inicial 
para la conversión de los datos. Dicha 
arquitectura acepta datos de biodiversidad 
en formato tabular estándar, incluyendo 
DwC-A. El proceso de depuración y 
exploración de datos involucra la 
definición   de   URIs   y   los    diferentes 
 
6 http://refine.deri.ie/ 
vocabularios basados, principalmente, en 
el estándar Darwin Core7 y aquellos para la 
descripción de datos personales, filiatorios 
y de recursos, tales como FOAF8 y Dublin 
Core9, respectivamente. Este proceso, 
inicialmente manual, genera una salida en 
formato JSON,  para procesar los 
siguientes repositorios de manera 
automática. 
Actualmente, se está trabajando en la 
vinculación de nuestros  repositorios, 
como un proceso de interenlazado interno, 
de depuración y exploración, y con otros 
repositorios RDF externos. En todos los 
casos, se está experimentando con 
LIMES10 y SILK11, las cuales son 
herramientas automáticas para la detección 
de enlaces en la Web de Datos. Finalmente, 
está previsto diseñar un prototipo para la 
visualización y consulta de los datos 
generados y enlazados, además de su 
ontología  relacionada. Dicho prototipo 
estará basado en la herramienta para 
modelado ontológico crowd [21]. 
4. Formación de Recursos 
Humanos 
Dos de los autores de este trabajo están 
inscriptos en el Doctorado en Ciencias de 
la Computación en la Universidad 
Nacional del Sur, mientras que uno de ellos 
se encuentra inscripto en el Doctorado en 
Ingeniería Mención en Procesamiento de 
Señales e Imágenes  en 
 
7 http://rs.tdwg.org/dwc/rdf/dwcterms.rdf 
 
8 http://xmlns.com/foaf/spec/ 
 
9 http://dublincore.org/documents/dcmi-terms/ 
 
10 http://aksw.org/Projects/LIMES.html 
 
11 http://silkframework.org/ 
368 
 
 
Fig. 1.  Arquitectura inicial para la transformación de datos de biodiversidad a RDF. 
la Universidad Tecnológica Nacional 
Facultad Regional Buenos Aires. Los 
mismos cuentan con beca interna doctoral 
del CONICET. El presente trabajo se 
enmarca dentro de la investigación 
realizada para el desarrollo de las tesis 
doctorales, en donde se investigan las 
diversas formas de integrar conjuntos de 
datos de biodiversidad de diversos 
repositorios digitales usando tecnologías 
de la Web Semántica. El tema que se 
presenta viene profundizándose mediante 
el estudio continuo y con la presentación 
de diferentes trabajos en reuniones 
científicas en donde se muestran los 
avances realizados y los posibles 
resultados que se esperan de la 
investigación. 
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